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摘要：在农业生态系统中，土壤微生物是土壤-作物系统养分循环的重要驱动力，其中丛枝菌根真菌

(Arbuscular mycorrhizal fungi，AMF)能够促进作物对养分的吸收，适应逆境胁迫。【目的】进一步揭示

AMF和根际细菌群落的跨界网络互作，挖掘与作物氮磷利用显著相关的关键微生物类群，揭示关键类

群的生态网络特征。【方法】利用Illumina测序技术对3种典型农田旱地土壤(黑土、潮土和红壤)中AMF

和根际细菌群落结构进行分析；构建互作网络并利用偏冗余分析、相关性分析探究了与氮磷利用相关的

潜在关键类群。【结果】3种土壤中AMF与根际细菌均以正相互作用为主。不同土壤中AMF与根际细菌

互作关系差异明显，在红壤中跨界互作最为密切，其中球囊霉属真菌(Glomus)与根际细菌中的放线菌

(Actinobacteria)和变形菌(Proteobacteria)之间的交互作用最多。而在黑土中主要体现为根际细菌的界内

互作。与氮磷利用率显著相关的关键微生物类群主要属于球囊霉属真菌、放线菌和α变形菌。【结论】典

型旱地土壤中AMF与根际细菌的正相互关系对作物氮磷利用有潜在促进作用，关键类群在有机质和养

分贫乏的红壤中可能起到更重要的作用。 

关键词：丛枝菌根真菌-细菌网络互作，氮磷利用，关键微生物类群 

 

丛枝菌根真菌(Arbuscular mycorrhizal fungi，

AMF)广泛存在于陆地生态系统中，能与大多数的

植物根系形成互惠共生体系(Symbiont)[1]。有研究

表明，AMF 能改变土壤结构和肥力[2]、提高植物

适应性[3]、增强植物对养分和水分的吸收利用[4]等。

AMF 产生的根外菌丝会直接促进根际细菌在土壤

中的扩散，增加根际细菌的定殖数量[5]。根际细菌

和 AMF 之间存在协同或竞争关系[6]，从而直接或
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间接影响宿主植物的生长及其对养分的吸收利用。  

根际细菌可以通过改善养分状况、抑制病原

菌等途径来促进 AMF 的生长[7]，从而提高 AMF

与宿主植物共生体系在养分贫瘠情况下的抗逆

性。低磷条件下，AMF 为根瘤菌(Rhizobium)提供

磷和其他营养元素，促进根瘤菌的固氮作用[8]，提

高氮素利用。AMF 与细菌也可以协同促进作物对

磷 的 吸 收 。 根 际 溶 磷 菌 多 粘 芽 孢 杆 菌 (Bacillus 

polymyxa)可以作为“菌根辅助剂”促进聚丛球囊霉

(Glomus aggregatum)的定殖[9]。Zhang 等[10]研究也

发现同时接种溶磷菌产碱假单胞菌(Pseudomonas 

alcaligenes) 和 丛 枝 菌 根 真 菌 (Rhizophagus 

irregularis)，土壤中酸性磷酸酶的活性更高，证明

了二者的协同增效作用。另一方面，在养分限制

情况下，AMF 与根际细菌之间也会存在竞争作用，

如 AMF 可能通过竞争铵态氮而限制氨氧化细菌的

生长，抑制氨氧化过程，降低根际硝态氮含量[11]。

由于土壤的氮磷转化过程复杂，AMF-细菌互作和

作物氮磷利用的关系还需要进一步深入研究。 

AMF 与细菌交互作用受多种因素的调控，一

方面会受到作物和土壤中其他生物的影响，另一

方面，也很大程度受到土壤理化性质或耕作、施

肥等人为因素的影响。宿主植物在不同生长期内

根际分泌物的变化会改变 AMF 和根际细菌群落

结构及互作关系[6]。土壤有机质、pH 和质地也会

对微生物之间的交互作用产生显著影响，土壤有

机质在 2%–15%和 pH 5–7 时土壤生物间的联系最

紧密[12]。我国农田土壤分布广泛、类型多样，不

同土壤性质和养分可利用性存在较大差异，会影

响土壤微生物多样性和群落结构[13]。目前的研究

主要针对接种 AMF 和特定功能类群(根瘤菌，溶

磷细菌等)展开，对于不同土壤类型中 AMF 与根

际细菌群落的分子生态网络及其与农田生态系统

氮磷利用效率的关系还不明确。 

研究不同土壤中 AMF 与根际细菌的互作关

系，识别关键物种，是未来进一步调控微生物跨

界互作，促进作物氮磷利用和抗逆性的基础。分

子生态网络分析技术是一种基于高通量测序数

据，通过数学模型分析微生物群落间潜在互作关

系的方法，目前已经广泛应用于土壤生态系统  

中[14–15]。本研究选取我国 3 种典型农田旱地土壤

(黑土、潮土和红壤)，利用 16S rDNA 和 AMF SSU

测序，比较了不同土壤类型中 AMF 与玉米根际细

菌的网络交互作用，并进一步挖掘了促进作物氮

磷利用的潜在关键微生物类群。 

1  材料和方法 

1.1  试验设计 

本研究选择了我国 3 种典型农田土壤类型，

黑土、潮土和红壤。分别采自黑龙江省海伦农业

生态试验站(126°38′ E，47°26′ N)，属于半湿润的

寒 温 带 季 风 气 候 ； 河 南 封 丘 农 业 生 态 试 验 站

(114°24′ E，35°00′ N)，属于半干旱、半湿润的暖

温带季风气候；和江西省鹰潭农业生态试验站

(116°55′ E，28°15′ N)，属于中亚热带湿润季风气

候。试验田于 2005 年 10 月开始设置，为了保证

气候条件和作物品种的一致，在各地分层(每层 

20 cm)采集 3 种土壤的剖面，运至封丘站按原来的

土层顺序填装成 1.2 m 宽×1.4 m 长×1 m 深的试验

小区，周围用水泥墙与环境隔绝。每年 6 月初种

植 1 季玉米，品种为郑单 958，采用雨养，人工定

时除草，设置 2 个处理：(1) 不施肥处理(CK)，(2)

常 规 施 肥 处 理 (NPK) ， 氮 磷 钾 施 肥 量 分 别 为    
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150 kg/ha，75 kg/ha 和 60 kg/ha，肥料分别以尿素、

(NH4)2HPO4 和 KCl 的形式投入，种植前施底肥 

(1/2 氮肥、全部磷肥和钾肥)，玉米大喇叭口期追

施剩余的 1/2 氮肥。每个处理设置 3 个重复。本研

究试验样品于 2016 年玉米成熟期采集，植株收获

后，用土铲将玉米根部挖出，除去抖落下来的土

壤(部分用于理化性质分析)，将仍粘附在根表面的

土壤视为根际土，在实验室无菌条件下，放入   

50 mL 无菌 0.9% NaCl 溶液搅动 5 min，8000×g

离心 10 min 收集土壤，于–80 °C 保存用于微生物

测序分析。 

1.2  土壤理化性质测定 

在玉米秸秆、籽粒和土壤样品收获后尽快进

行基本理化性质测定。土壤 pH 采用玻璃电极测

定，水土比 2.5:1；土壤有机质采用重铬酸钾容量

法测定；全氮测定采用半微量开式定氮法；硝态

氮和铵态氮用 2 mol/L KCl 溶液浸提，流动分析仪

测定；碱解氮测定采用碱解扩散法；全磷采用碳

酸钠熔融法，速效磷测定采用 Olsen-P 法，钼锑抗

比色测定；全钾用氢氧化钠熔融法，速效钾用醋

酸铵浸提，火焰光度法测定。以上分析测定参照

《土壤农业化学分析方法》[16]。 

1.3  DNA 提取和测序 

称取–80 °C 保存的 18 份根际土壤样品(其中

包括 3 种土壤类型，2 种处理，每个处理 3 个重

复)各 2 g，采用液氮研磨[17]和 MO BIO PowerSoil 

DNA Isolation Kit 的 DNA 提取试剂盒提取土壤

中微生物基因组 DNA。提取后的 DNA 进行 1% 

(W/V)琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 片段大小，采用

NanoDrop 2000 (Thermo Fisher Scientific ，

Waltham ， MA ， USA) 测 定 DNA 的 浓 度 及     

230 nm、260 nm 和 280 nm 波长的吸光值，样

品 DNA 浓度≥20 ng/μL，OD260/OD280=1.8–2.0，

OD260/OD230>1.8。 

将提取的土壤基因组 DNA 进行聚合酶链式

反应(polymerase chain reaction，PCR)，对细菌的

16S rDNA 基因 V4-V5 高变区片段[18]和 AMF 的

SSU rDNA 基因 V4 区片段[19]进行扩增。引物序列

如下：细菌 16S rDNA 基因 V4-V5 区的扩增引物序

列为 515F (5′-GTGCCAGCMGCCGCGG-3′)和 907R 

(5′-CCGTCAATTCMTTTRAGTTT-3′)。AMF SSU 

rDNA 基因 V4 区的扩增引物序列为 AMV4.5NF 

(5′-AAGCTCGTAGTTGAATTTCG-3′)和 AMDGR 

(5′-CCCAACTATCCCTATTAATCAT-3′)。 

扩增后，取 2 μL 扩增产物用 1% (W/V)琼脂

糖凝胶电泳检测基因组 DNA 完整性(电泳条带清

晰可见，无明显降解)。每个 DNA 样品扩增 3 管

重复，将同一样本的 PCR 扩增产物均匀混合以消

除单次扩增的偏向性，并用 PicoGreen 进行检测定

量。合并后的 PCR 产物用 DNA 琼脂糖胶回收试

剂 盒 QIAquick Gel Extraction Kit (QIAGEN 

Sciences，Germantown，MD，USA)进行纯化，并

用 PicoGreen 重 新 检 测 定 量 。 根 据 MiSeqTM 

Reagent Kit 试剂盒(Illumina，San Diego，CA，USA)

操作说明，将经过试剂盒纯化回收后的 DNA 混合

物适当稀释并变性以获得 8 pmol/L 样本 DNA 文

库，然后与等体积的 8 pmol/L PhiX (Illumina，San 

Diego，CA，USA)混合获得混合样本。取 600 μL

混合后的文库，300 循环(2×150 配对末端)向文库

末端引入 read1、read2 和特异性 Index 标签序列。

对原始下机数据进行质控和过滤并通过 UCHIME

提出嵌合体序列。对 97%相似水平的 OTU 代表

序列进行分类学统计。细菌 16S 比对数据库为
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Silva (Release128http://www.arb-silva.de) ； AMF

比对数据库为 MaarjAM database (http://maarjam. 

botany.ut.ee)。抽平处理后细菌为 59870，AMF 为

67223。 

1.4  数据分析 

根据测序得到的细菌和真菌的 OTU 数据，选

择在 CK 和 NPK 处理中超过 80%的样本中出现、

相对丰度大于 0.1%的 OTU，利用 Cytoscape 软件

中的 CoNet 插件分别构建黑土、潮土和红壤中微生

物生态网络。选择 4 种相关分析方法构建网络，分

别为 Pearson correlation、Spearman correlation、

Bray-Curtis dissimilarity 和 Kullback-Leibler 

dissimilarity，选择相关系数绝对值最高的 1000 条

连线。采用 Benjamini-Hochberg 方法标准化处理相

关系数，即校正原有假设检验得到的显著性 P 值

(P-value)。保留满足 P<0.05 的相关 OTU 构建关联

网络。利用 NetworkAnalyzer 工具，获得网络拓扑

性质，包括节点数、连接数、网络密度、聚类系数、

网络集中度和相邻节点平均个数等。 

氮 磷 养 分 表 观 利 用 率 (apparent recovery 

efficiency of applied nutrients ， RE) ： RE(%)= 

(U–U0)/F×100%。其中 U 为施肥区作物收获时地

上部的养分吸收量，U0 为未施肥区作物收获期地

上部的养分吸收量，F 代表化肥的投入量。 

本文中处理间数据差异显著性分析采用方差

分析法(analysis of variance，ANOVA)和 Tukey 法。

物 种 丰 度 与 氮 磷 利 用 率 之 间 的 相 关 性 分 析 在

SPSS 22.0 中通过曲线拟合完成。多元统计分析利

用 R_3.4.1 (http://www.R-project.org/)完成，其中，

方差分析、偏冗余分析(partial redundancy analysis，

pRDA)使用 Vegan 软件包完成，残差分析使用

extremevalues 软件包完成。 

2  结果和分析 

2.1  AMF 与根际细菌交互作用 

典型旱地土壤玉米根际细菌群落以变形菌门

(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobaceria)和酸杆

菌门(Acidobacteria)占主导，不同类型土壤中细菌

群落组成中差异显著，相比黑土和潮土，红壤中

放线菌门(36%)和 α 变形菌纲(11.15%–15.46%)明

显占优势(图 1-A)。属水平上黑土、潮土和红壤中

优 势 菌 属 分 别 为 Gaiella (5.81%–7.60%) 、 Gp4 

(4.91%–7.38%) 和 类 诺 卡 式 属 (Nocardioides ，

5.01%–5.41%)。3 种土壤类型的 AMF 群落优势菌

属均为球囊霉属真菌(Glomus) (图 1-B)。 

为了探究 AMF 与根际细菌群落之间的交互

作用，进一步构建了 AMF 与根际细菌的生态网

络 (图 2-A，表 1)。不同土壤类型中 AMF 与细菌

互作网络存在显著差异。3 种土壤中网络密集程

度不同，但其网络交互均以正交互作用为主，黑

土、潮土和红壤中正连线分别占据了 83.9%、

95.8%、78.7%。该结果表明 AMF 与根际细菌可

能以协同作用为主。 

通过比较互作网络里高交互作用的物种，发

现在不同类型土壤中起主要作用的物种各不相同

(图 2-B)。黑土微生物网络主要体现在放线菌、变

形菌和酸杆菌之间的细菌界内互作，其作用关系

占比分别为 51.7%、46.3%和 21.2%。潮土与黑土

类似，放线菌、变形菌和酸杆菌，与其他微生物

的关系占比分别为 32.5%、32.5%和 26.5%。而红

壤中与各菌属作用关系密切的主要为球囊霉属真

菌、放线菌和变形菌，其占比分别为 37.0%、34.8%

和 32.6%。3 种土壤中，AMF 与根际细菌的跨界

互作在红壤中占比最高，在黑土中最低。 
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图 1.  细菌群落组成(门水平) (A)和 AMF 群落组成(属水平) (B) 

Figure 1.  Bacterial community composition at phylum level (A) and arbuscular mycorrhizal fungal community 
composition at genus level (B) derived from Illumina sequencing analysis. CK: non-fertilized; NPK: fertilized. 
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图 2.  AMF 与细菌群落的互作网络关系 

Figure 2.  Interaction networks between arbuscular mycorrhizal fungal and bacterial communities. A1, B1 and C1 
represent the AMF and bacterial community network in Phaeozem, Cambisol and Acrisol, respectively. The node 
represents the OTU and the sizes of node are positively correlated with the OTU abundance. A2, B2 and C2 
represent the chordal graph of network in Phaeozem, Cambisol and Acrisol, respectively. The outer length is 
proportional to number of associations among different groups. 

 
表 1.  AMF 和细菌群落互作网络的拓扑性质 

Table 1.  Topological properties of co-occurring 
networks between arbuscular mycorrhizal fungal and 
bacterial communities 
Network metrics Phaeozem Cambisol Acrisol 

Number of nodes 158 147 181 
Number of edges 354 166 230 
Number of positive 
interactions 

297 
(83.9%) 

159 
(95.8%) 

181 
(78.7%)

Number of negative 
interactions 

57 (16.1%) 7 (4.2%) 49 
(21.3%)

Network density 0.029 0.015 0.014 
Clustering coefficient 0.290 0.241 0.254 
Network centralization 0.145 0.033 0.048 
Avg. number of neighbors 4.481 2.259 2.541 

 

网络节点连接度(degree)表示该节点与多少

其余节点相连，连接度越高可能意味着该节点在

网络中起着更为重要的作用。结果发现 3 种土壤

中物种连接度差异较大(图 3)。黑土中单个物种的 

连接度最高为 27，其在网络中承担的作用关系强

度更大，而红壤中和潮土中最高仅为 11 和 7。不

同土壤中连接度最高的物种也不相同，黑土、潮

土和红壤中分别为类球囊霉属真菌(Paralomus)、

粘球菌(Myxococcales)和球囊霉属真菌。 

2.2  AMF 与细菌交互作用和作物氮磷利用的 

关系 

筛选出细菌和 AMF 中相对丰度大于 0.1%的

OTU 与氮磷利用率进行线性拟合(表 2，图 4)，发

现与氮素利用显著相关的有球囊霉属真菌中的

OTU446 和 OTU481，与磷素利用显著相关的包括

放线菌中的 OTU94、OTU12、OTU863 和 OTU41，

α 变 形 菌 中 的 OTU605 和 球 囊 霉 属 真 菌 中 的

OTU446、OTU614 和 OTU361。这些与氮磷利用

显著相关的菌属均属于优势菌群。 
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图 3.  网络中节点连接度分布的残差图 

Figure 3.  Residual plots with outliers of degree in interaction networks. 
 

表 2.  与氮磷利用显著相关的 OTUs 

Table 2.  OTUs that significantly correlated with nitrogen and phosphorus utilization 

Nutrients OTU ID 
Correlations OTU taxonomic classification 

r2 P Superkingdom Phylum Class Order Family Genus 

N OTU446 0.248 0.035 Fungi Glomeromycota Glomeromycetes Glomerales Glomeraceae Glomus 
OTU481 0.228 0.045 Fungi Glomeromycota Glomeromycetes Glomerales Glomeraceae Glomus 

P OTU94 0.331 0.012 Bacteria Actinobacteria Actinobacteria Actinomycetales Nocardioidaceae Nocardioides 
OTU605 0.235 0.042 Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonadales Sphingomonadaceae Sphingomonas
OTU863 0.321 0.014 Bacteria Actinobacteria Actinobacteria Actinomycetales Nocardioidaceae Aeromicrobium
OTU12 0.286 0.022 Bacteria Actinobacteria Actinobacteria Actinomycetales Nocardioidaceae Nocardioides 
OTU41 0.276 0.025 Bacteria Actinobacteria Actinobacteria Actinomycetales Microbacteriaceae Agromyces 
OTU446 0.465 0.002 Fungi Glomeromycota Glomeromycetes Glomerales Glomeraceae Glomus 
OTU614 0.428 0.003 Fungi Glomeromycota Glomeromycetes Glomerales Glomeraceae Glomus 
OTU361 0.531 <0.001 Fungi Glomeromycota Glomeromycetes Glomerales Glomeraceae Glomus 
OTU423 0.310 0.016 Fungi Glomeromycota Glomeromycetes Glomerales Glomeraceae Glomus 

 

 

 
 

图 4.  AMF 与细菌和作物氮(A)、磷(B)表观利用率的关系 

Figure 4.  The relationships between bacteria, arbuscular mycorrhizal fungi and apparent recovery rate of applied 
nitrogen (A), and phosphorus (B). 
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2.3  与氮磷利用相关的关键微生物类群在生态

网络中的作用 

通过筛选与氮磷利用显著相关的微生物，找

出在生态网络中与各菌属的相互作用关系，发现

在不同土壤中其互作关系也存在显著差异。与氮

素利用显著相关的球囊霉属真菌在红壤中与各菌

属联系更多，占比为 37.0%，显著高于潮土(15.7%)

和黑土(5.1%)。而与磷素显著相关的放线菌则在黑

土中与各菌属关系最为密切，连线数占比达到

51.7%。球囊霉属真菌在红壤中进入网络的物种

数量最多(40)，远高于黑土(20)和潮土(19)，这可

能说明了球囊霉属真菌在红壤中相比黑土和潮

土中更为活跃，其交互作用的强度更高(图 5-A)。

而放线菌和 α 变形菌则在黑土中存在着更多的交

互作用。放线菌在黑土中进入网络的物种数量为

38，最高连接度为 16；在红壤中进入网络的物种

数量为 39，最高连接度为 8；在潮土中进入网络

的物种数量为 24，最高连接度为 6 (图 5-B)。α 变

形菌在黑土、潮土和红壤中进入网络的物种数量

分别为 17、19、17，最高连接度分别为 16、6、7      

(图 5-C)。 

为了探究与氮磷利用显著相关的关键类群在

土壤 AMF 与根际细菌互作网络中的作用，筛选了

与这些关键 OTU 存在交互作用的其他 OTU 形成

了 子 网 络 。 结 果 发 现 黑 土 中 ， 仅 有 气 氨 微 菌

(Aeromicrobium)与拟杆菌产生了联系(图 6-A)；潮

土 中 鞘 氨 醇 单 胞 菌 (Sphingomonas) 、 气 氨 微 菌

(Aeromicrobium)和球囊霉属真菌与其各自同门类

物种产生了正相互作用(图 6-B)；而红壤的 AMF

与细菌互作网络中包含的与氮磷利用显著相关的

物种最多，包括类诺卡菌(Nocardioides)、鞘氨醇

单胞菌(Sphingomonas)、气氨微菌(Aeromicrobium)

和球囊霉属真菌，单个物种与其他物种的联系较

黑土和潮土中更多(图 6-C)。这说明了球囊霉属真

菌可能在红壤中对作物氮磷利用起着更为重要的

作用。 

3  讨论和结论 

根际微生物的活性和相互作用会影响植物的

生长和作物氮磷利用[20–21]。本研究基于高通量测

序数据和分子生态学网络分析，揭示了根际细菌

与 AMF 群落互作关系，挖掘了典型旱地农田土壤

中与氮磷利用相关的关键微生物类群。3 种土壤中

AMF 与根际细菌互作以正相互作用为主(图 2，  

表 1)，与已有研究相似，AMF 与细菌之间以协同 

 

 
 

图 5.  球囊霉属(A)、放线菌(B)和 α变形菌(C)在网络中节点连接度的频次分布 

Figure 5.  Frequency distributions of degree of Glomus (A), Actinobacteria (B) and Alphaproteobacteria (C) in 
networks. 
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图 6.  与氮磷利用显著相关的关键物种在 AMF 与细菌互作网络中的作用 

Figure 6.  The roles in networks of keystones that significantly correlated with nitrogen and phosphorus utilization. 
Circles represent bacteria and diamonds represent AMF. The sizes of node are positively correlated with OTU 
abundance. Blue and red lines represent positive and negative interactions, respectively.  

 

作用为主[22]，这种协同关系可能促进作物对氮磷

的吸收和利用。有研究表明同时接种摩西球囊霉

(Glomus mosseae) 与 根 际 促 生 菌 ， 如 根 瘤 菌

(Bradyrhizobium japonicum) 或 溶 磷 细 菌

(Burkholderia cepacian BAM-6)，不但提高了作物

的养分吸收利用，也提高了作物的抗逆能力，进

而促进宿主植物的生长[22–23]。黑土中根际细菌互

作网络最为复杂，而红壤中 AMF 与细菌群落之间

的交互作用比例最高。土壤理化性质会直接影响

微生物群落，如细菌生长的 pH 范围较窄，其群落

组成或多样性与土壤 pH 显著相关[24]，红壤属于酸

性土壤，根际细菌的组成和多样性不同，其与 AMF
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的交互作用也不同于其他土壤类型；其次，有研

究表明土壤养分含量会对 AMF 与细菌的互作产

生一定影响，如低氮处理下，AMF 与固氮菌互作

会更强烈，促进作物对氮素的利用 [25]。根际中

AMF 的碳源来自于植物，而微生物固氮也是一个

耗碳的过程[26]。当植物提供的碳源不足以满足定

殖于植物根系的 AMF 和固氮菌的需求时，二者之

间也可能会存在一定的资源竞争[27]。因此 AMF

与根际细菌之间关系为互利或者竞争可能主要取

决于土壤碳、氮磷等养分的来源和需求。红壤相

比黑土和潮土，有机质含量低，氮磷等养分贫乏，

可能引起 AMF 与细菌群落之间的竞争，其负连线

占比(21.3%)高于黑土和潮土。需要进一步去探究

环境条件对 AMF 与根际细菌互作的影响机制，考

虑土壤生态系统营养级和食物链调控对根际微生

物跨界作用的潜在影响。 

通过筛选与氮磷利用相关的关键微生物类

群，发现球囊霉属真菌中多个 OTU 与氮磷利用率

显著正相关，在群落互作中与其他菌属之间也以

正交互作用为主(表 1，图 6)。Zhu 等[25]发现 AMF

与固氮菌的分子生态网络模块中核心物种均属于

球囊霉属真菌。球囊霉属真菌是 AMF 中的优势菌

属，比其他类群更容易适应环境变化[19]。研究结

果表明相比黑土和潮土，关键 AMF 类群在红壤中

更多，其中球囊霉属真菌与其他菌属联系更为紧

密。红壤是典型的有机质和磷缺乏的土壤。在低

磷条件下，AMF 菌丝能扩大根系吸收磷的范围，

活化土壤养分，进而增加土壤氮磷等养分向根系

的传输，促进宿主植物的氮磷利用[28]。球囊霉属

真菌除了具备促进作物氮磷利用的功能外[29]，还

可 以 分 泌 球 囊 霉 素 。 球 囊 霉 素 土 壤 相 关 蛋 白

(Glomalin-related soil protein，GRSP)能提高土壤有

机质含量、改善土壤排气和通水等条件，进而提

高作物对氮磷养分的利用[30]。其次，在土壤中，

GRSP 会通过与土壤颗粒的结合能力来促进土壤

团聚体的形成，保护土壤有机碳免受微生物分  

解[31]；同时也可以作为土壤活性有机碳来源，为

其他微生物补充碳源，刺激功能微生物定殖，从

而促进作物氮磷利用[32–33]，这种作用可能在红壤

中起着更为重要的作用。有研究表明 AMF 菌丝长

度与 GRSP 含量存在显著相关性[34]。关于球囊霉

属真菌及其产生球囊霉素的作用还需要在后期研

究中进一步验证。 

综上所述，AMF 与根际细菌群落互作以协同

作用为主，不同土壤中产生主要交互作用关系的

物种及其占比各不相同，土壤类型也是影响 AMF

与根际细菌互作的重要因素。在红壤中 AMF 与细

菌互作中占比最高的类群为球囊霉属真菌，而黑

土和潮土中以根际细菌界内互作为主。球囊霉属

真菌在有机质和养分贫乏的土壤中，可能在促进

作物氮磷利用中起着更重要的作用。AMF 和根际

细菌群落协同互作，可以给作物提供更多氮磷，

促进农业和环境的可持续性发展[35]。因此，未来

在利用微生物途径促进作物氮磷利用时，需要有

针对性的识别和调控其中关键微生物类群，并考

虑调控措施对其群落互作关系及其功能的影响。 
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Effect of interaction between arbuscular mycorrhizal fungi and 
rhizosphere bacteria in farmland soils on nutrients utilization 
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Abstract: Soil microbes are important drivers of nutrient cycling in soil-crop system. Arbuscular mycorrhizal 
fungal (AMF) communities are reported to promote plant nitrogen and phosphorus utilization, especially under 
adversity stress. [Objective] The aim of this study is to explore the cross-kingdom microbial network between 
AMF and rhizosphere bacterial communities, and disentangle the potential keystones related to nutrient utilization. 
[Methods] Illumina sequencing and CoNet were used to construct the microbial network, and partial redundancy 
analysis and correlation analysis was used to explore potential keystones. [Results] Positive associations were 
dominant between AMF and rhizosphere bacteria in the three soil types. The interactions between AMF and 
bacterial communities varied in the three soils types. Cross-kingdom interactions were highest in Acrisol, mainly 
between Glomus and Actinobacteria and Proteobacteria. And in Phaeozem the interactions were mainly 
intra-kingdom interactions among rhizosphere bacteria. The microbial taxa that significantly correlated with 
nutrient utilization were species from Glomus, Actinobacteria and Alphaproteobacteria. [Conclusion] The positive 
interrelationship between AMF and rhizosphere bacteria in typical dryland soil has a potential promotion effect on 
the utilization of nitrogen and phosphorus. The role of keystones in Acrisol with relatively low organic matters and 
nutrient may be more important. 

Keywords: Arbuscular mycorrhizal fungi-bacteria interaction, nitrogen and phosphorus use efficiency, key 

microbial communities 
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